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Molecular mechanisms of Al detoxification in Al-tolerant plant species 
（アルミニウム耐性植物におけるアルミニウム無毒化の分子機構） 




Aluminum (Al) toxicity has been recognized as a major factor limiting crop productivity on acid soil, which 
comprises about 40% of the arable land in the world.  Al rapidly inhibits root growth at low concentrations, 
subsequently affects the uptake of water and nutrients.  However, some plant species have developed strategies to cope 
with Al toxicity.  In this study, molecular mechanisms of Al detoxification were investigated in two Al-tolerant species, 
rice (Oryza sativa) and Yorkshire Fog (Holcus lanatus), focusing on transporter genes. 
Rice is the most Al-tolerant species among small grain cereals and multiple genes are implicated in detoxification of 
Al.  One of the genes, OsMGT1 was functionally characterized. OsMGT1 encodes a putative Mg transporter.  
Knockout of OsMGT1 resulted in increased Al sensitivity, decreased Mg uptake and Mg concentration in the root cells.  
The expression of OsMGT1 in the roots was rapidly up-regulated by Al, but did not respond to low pH and other metals 
including Cd and La. OsMGT1 was localized to the plasma membrane and OsMGT1-mediated uptake was enhanced by 
Al.  These results indicate that OsMGT1 is a transporter for Mg uptake in the roots and that up-regulation of this gene 
is required for conferring Al tolerance in rice by increasing Mg concentration in the cells.  
On the other hand, Yorkshire Fog (Holcus lanatus) is a widely adaptable grass species which is able to grow on 
highly acidic soils.  Comparison was made in two accessions of H. lanatus collected from an acid plot (soil pH 3.6, 
HL-A) and a neutral plot (soil pH 7.1, HL-N) in terms of Al tolerance, organic acid anion secretion and related gene 
expression.  In response to Al (pH 4.5), the HL-A roots secreted approximately double the amount of malate of the 
HL-N roots.  Cloning of the gene (HlALMT1) responsible for malate secretion showed that the amino acid sequence 
encoded did not differ between two accessions, but the expression level in the outer cell layers of the HL-A roots was 
significantly higher than that in the HL-N roots.  This difference was not due to the genomic copy number, but to the 
number of cis-acting element for an Al-responsive transcription factor (HlART1) in the promoter region of HlALMT1, 
which was demonstrated by both yeast one hybrid assay and transient assay in tobacco protoplasts.  Furthermore, 
introduction of HlALMT1 into rice driven by the HL-A promoter resulted in significantly more Al-induced malate 
secretion than that by the HL-N promoter.  These findings indicate that the adaptation of H. lanatus to acidic soils is 
achieved by increasing number of cis-acting element for ART1 in the promoter region of HlALMT1 gene, enhancing the 
expression of HlALMT1 and subsequently the secretion of malate.
  
論文審査結果の要旨 
 
  
本研究はアルミニウム耐性植物であるイネとシラゲガヤ（白毛茅）を用いて，そのアルミニウム無毒化の
分子機構について研究を行った。 
イネはイネ科作物の中で最も強いアルミニウム耐性を示す。すでにいくつかの耐性遺伝子が同定されてい
るが，本研究では機能未同定のOsMGT1 の機能を解析した。OsMGT1 は細胞膜に局在するマグネシウム(Mg)輸
送体をコードしており，根と地上部で発現していた。しかし，根での発現のみはアルミニウムによって誘導
された。またその誘導には転写因子ART1 に依存していた。OsMGT1 を破壊すると，アルミニウム耐性が弱く
なった。また安定同位元素 25Mgを用いた吸収実験では，野生型がアルミニウムに応答して吸収量が増加した
のに対して，破壊株ではその増加が見られなかった。その結果，野生型の細胞内のMg濃度が増加したが，破
壊株では変わらなかった。これらの結果はOsMGT1の発現上昇によるMg吸収の増加がイネのアルミニウム耐性
に必要であることを示している。 
一方，シラゲガヤは，ヨーロッパで牧草として利用されている多年生のイネ科植物で，pHの低い酸性土壌
でもよく生育できる。酸性土壌によく適応するシラゲガヤ系統を，中性土壌から採取した系統と比較した結
果，低pH耐性には違いがなく，アルミニウム毒性に対する耐性が異なっていた。また，その耐性の違いは根
から分泌されるリンゴ酸の量によることを明らかにした。リンゴ酸の分泌に関与する遺伝子HlALMT1 を単離
したところ，両系統間で遺伝子の配列には差が認められなかったが，発現量に 2 倍以上の差があった。また
HlALMT1 遺伝子のプロモーター領域にある転写因子ART1 が結合するシス因子の数を比較したところ，酸性土
壌に良く適応する系統の数で多かった。さらにHIALMT1 の発現を制御するHlART1 を単離し，酵母やタバコ，
イネでのアッセイ系を用いてこのプロモーター活性の違いを証明した。 
これらの成果はすでに国際誌に 2 本の論文として公表されており，博士学位論文として十分に値すると判
定した。
